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A pesar de la posición relevante en el mundo de la judía común (Phaseolus 
vulgaris L.) como legumbre, su genética y su evolución ha apenas sido estudiada 
fuera de las zonas de origen en América (regiones Andina y Mesoamericana). La 
variabilidad en el germoplasma de judía en Europa es el resultado de la 
adaptación a distintos entornos de crecimiento del germoplasma, introducido a 
partir de los centros de domesticación andinos y mesoamericanos. El uso de los 
marcadores moleculares puede dar nuevas perspectivas para comprender la 
dispersión de las especies agrícolas a partir de sus centros primarios de origen, 
especialmente aquellas de reproducción autógama, como la judía común. Para 
este estudio se ha procedido al análisis de marcadores microsatélite en un 
conjunto amplio y representativo de poblaciones de judía común de origen 
europeo. La muestra consta de 693 poblaciones del sur de Europa y comprende 
172 poblaciones del suroeste, 99 francesas, 22 italianas, 125 de la Península 
Ibérica, y 257 del sureste de Europa,  además de poblaciones de control de los 
centros de origen americano. Todas estas poblaciones europeas y americanas 
tienen una semilla de tipo blanco.  La mayoría han sido suministradas por los 
bancos de germoplasma USDA y CIAT y varios institutos europeos. Los análisis 
de microsatélite se han realizado usando la estrategia de muestreo de conjunto.  
Cada población está representada por 15 plantas, usando dos cargas de ADN, cada 
una extraída de los discos de la hoja de diez individuos.  Los datos de los 
microsatélites de los loci específicos se analizaron en todos los genotipos según la 
presencia (1) o ausencia (0) de alelos específicos.  Ya que la judía es una especie 
predominantemente autógama,  todos los individuos serán considerados 
homocigotos.  Los datos se analizaron, por tanto, asumiendo un genoma haploide, 
aunque la presunción de autogamia estricta puede no estar de acuerdo con la 
realidad, por la posible existencia de cruzamientos esporádicos en algunas 
poblaciones, aunque el nivel de alogamia documentada es muy bajo  La matriz 
resultante se utilizó para realizar un análisis de grupos UPGMA, usando el 
paquete informático NT-SYS-pc versión 2.1.  La distancia genética de Nei se 
calculó en cada locus y en todos los loci y la media intrapoblacional se estimó 
respecto al número total de poblaciones. La diferenciación genética entre 
poblaciones se determinará. Los resultados preliminares sobre este análisis se 
presentarán en este trabajo. 
 
